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1. EINLEITUNG 
Neben Wildenten- hauptsächlich Stockenten (Anas platyrhynchos) - 
und Wildgänsen, den nach Zahlen wichtigsten Vertretern (Kalchreuter 
2000) von wildlebendem Wassergeflügel in Mitteleuropa, zählen auch 
Schwäne, Blässhühner, Säger, Möwen und Haubentaucher zu dieser 
Gruppe. Diese Arten unterliegen dem Bundesjagdgesetz (§ 2 BJagdG). 
Für einige dieser Arten werden vom Bundesministerium sowie den 
Ländern Jagdzeiten festgelegt. Die Jagdzeit für Enten und Gänse liegt 
im Herbst und Winter.  
Während bei Wildenten in den Jahren 2002 bis 2016 die 
Abschusszahlen bundesweit um 34% und in Bayern um 21% 
zurückgegangen sind, war bei Wildgänsen im gleichen Zeitraum ein 
deutlicher Anstieg der Erlegungen festzustellen. Wie in  Diagramm 1 
und Diagramm 2 dargestellt, betrug dieser in Deutschland 211% und 
in Bayern 564% (Deutscher Jagdverband 2017; Bayerischer 
Jagdverband e.V. 2017). Es wird davon ausgegangen, dass der Anstieg 
der Jagdstrecke in Bayern mit einem entsprechenden Anstieg der 
Wildganspopulation einhergeht (König et al. 2013). Neben vermehrt 
anfallenden Schäden in der Landwirtschaft (Wagner 2015) bringt ein 
erhöhtes Aufkommen von Wildvögeln ein Gesundheitsrisiko mit sich, 
denn auch klinisch gesunde Tiere können Träger und Ausscheider von 
potentiell pathogenen Keimen sein (Fallacara et al. 2001; Szymanska-
Czerwinska et al. 2017; Blomqvist et al. 2012; Casanovas et al. 1995).   
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Diagramm 1: Streckenentwicklung Enten und Gänse in Bayern 
 
 
 
Diagramm 2: Streckenentwicklung Enten und Gänse in Deutschland 
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Die Keimübertragung auf den Menschen kann einerseits über 
Kotkontamination erfolgen, denkbare Szenarien sind hier die 
Verunreinigung landwirtschaftlich angebauter Lebensmittel oder von 
Liegeflächen an Badeseen. Andererseits ist auch eine 
Keimübertragung durch das Tier selbst möglich, und zwar durch 
Handling, die Zubereitung und den Verzehr, vor allem von nicht 
Durchgegartem. Das Wildfleisch, also alle zum Verzehr geeigneten 
Teile von Wild (Rat der Europäischen Union 1992), gelangt vom Jäger 
über verschiedene Absatzwege zum Endverbraucher. Dazu gehört 
auch der Direktverkauf in kleinen Mengen (BfR 2013). Auf diesem 
Weg entfällt gemäß Lebensmittelhygiene-Verordnung (BMELV, BMWi, 
BMU, BMF, BMJV 2007) im Normalfall die amtliche 
Lebenduntersuchung und Fleischbeschau, die bei der konventionellen 
Fleischerzeugung üblich ist. Obwohl in der Literatur nach unserem 
Kenntnisstand keine Zahlen darüber vorliegen, wie viel Wildfleisch 
über die verschiedenen Absatzwege zum Endverbraucher gelangt, ist 
davon auszugehen, dass ein Großteil des Wassergeflügels direkt vom 
Jäger an den Endverbraucher verkauft wird. Wie steht es jedoch um 
die Belastung mit lebensmittelrelevanten Keimen? Jaworek und Ebner 
haben hierzu 2012 in Bezug auf Wassergeflügel die ersten 
Untersuchungen in Bayern an Grauganskot im Englischen Garten in 
München durchgeführt.  
Die vorgelegte Arbeit soll einerseits einen Überblick über die 
Keimausscheidung durch wildlebendes Wassergeflügels verschaffen, 
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andererseits wurden, soweit möglich, auch sogenannte 
Manifestationsorgane untersucht. Dafür wurden insgesamt 352 Tiere 
im Zeitraum zwischen September 2015 und Februar 2017 mit 
verschiedenen Methoden auf die bei jagdbarem Federwild 
bedeutendsten Zoonosen untersucht. Dies sind die Salmonellose, 
Campylobacteriose und Psittakose (Deutz und Köfer 2000).  
Die Ergebnisse dieser Arbeit wurden bereits in der Wiener 
Tierärztlichen Monatsschrift, 106 (2019): 75-86 veröffentlicht 
(Thierfelder et al. 2019). 
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2. LITERATURÜBERSICHT 
2.1. Untersuchte Arten 
Die in Europa seit dem Oligozän heimischen (Rutschke 1990), wild 
lebenden Enten- und Gänsearten gehören in der Ordnung der 
Gänsevögel (Anseriformes) zu der Familie der Entenvögel (Anatidae). 
Nahezu alle Vertreter sind Wasservögel und besitzen gut entwickelte 
Schwimmhäute zwischen den Zehen. Der Schnabel ist der jeweiligen 
Ernährungsweise angepasst: Enten haben einen breiten, weichen 
Schnabel mit Hornlamellen zum Ausfiltern der Nahrung wogegen 
Gänse einen hohen, kräftigen Schnabel mit Zähnen zum Abbeißen von 
Gras besitzen. Bei Sägern hingegen findet sich ein schmaler, spitzer 
Schnabel mit Haken zum Festhalten der Beute (Bezzel 1972).  
Laut Bundesjagdgesetz unterliegen Wildenten und Wildgänse dem 
Jagdrecht (BMELV). Jagd- und Schonzeiten werden vom 
Bundesministerium für Ernährung und Landwirtschaft mittels 
Rechtsverordnung mit Zustimmung des Bundesrates festgelegt. 
Abweichend davon können die Bundesländer eigene Jagd- und 
Schonzeiten festlegen (BMELV). Für Enten und Gänse gelten in Bayern 
mit Ausnahme einiger Sondergenehmigungen die Jagd- und 
Schonzeiten des Bundes. 
2.1.1. Wildenten 
Enten besitzen einen gedrungenen Körperbau, kurze Beine und einen 
watschelnden Gang. Als Wasservögel sind sie zeitweilig oder gänzlich 
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auf das Vorhandensein von Wasser angewiesen. Die Bürzeldrüse, die 
ein wasserabweisendes Sekret absondert, ist bei allen Arten gut 
entwickelt. Die in Europa heimischen Wildentenarten werden 
unterteilt in Gründelenten, Tauchenten, Meeres-Tauchenten und 
Säger (Rutschke 1990). Bejagt werden in Bayern Stock-, Pfeif-, Krick-, 
Spieß-, Berg-, Reiher-, Tafel-, Samt- und Trauerenten.  
2.1.1.1. Ernährung 
Das Nahrungsspektrum von Enten reicht von kleinsten 
Planktonteilchen, pflanzlicher Nahrung über Insekten bis hin zu 
ganzen Fischen. Die Schnabelform ist der jeweiligen Ernährungsweise 
der Entenart angepasst. Die Nahrungsauswahl orientiert sich am 
jeweiligen Angebot, wobei die Stockente das breiteste 
Nahrungsspektrum besitzt. Meerenten sind in Bezug auf Ihre Nahrung 
spezialisierter (Rutschke 1990).  
2.1.1.2. Vorkommen 
Enten finden sich in nahezu ganz Europa, in manchen Regionen aber 
nur begrenzte Zeit im Jahr. Bevorzugt werden stehende und langsam 
fließende Binnengewässer sowie flache und inselreiche Meeresküsten. 
Im Laufe des Jahres ändern sich die Faktoren, die die Wahl des 
Lebensraumes bestimmen. Während in der Brutzeit artspezifisch 
unterschiedliche Ansprüche die Wahl des Brutplatzes ausmachen, 
wird das Nahrungsangebot ab dem Hochsommer zum dominierenden 
Faktor. Daher kommt es zu einer Konzentration großer Entenscharen 
in besonders günstigen Gebieten (Bezzel 1972; Rutschke 1990).  
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2.1.1.3. Fortpflanzung 
Im Gegensatz zu Gänsen verpaaren sich Enten nur für ein Jahr. Die 
meisten Arten sind Bodenbrüter und bauen einfache Nester mit 
Material aus der näheren Umgebung (Bezzel 1972). Sie brüten nur 
einmal im Jahr und die Gelegegröße liegt artspezifisch unterschiedlich 
zwischen 4 und 12 Eiern (Bezzel 1972). Bis auf einzelne Ausnahmefälle 
sind die Erpel nicht am Brutgeschehen beteiligt. (Bezzel 1972; 
Rutschke 1990). Die Jungen sind Nestflüchter und verlassen - wieder 
mit Rasseunterschieden - innerhalb weniger Stunden das Nest und 
suchen das Wasser auf. 
2.1.2. Wildgänse 
Gänse sind in der Regel größer als Enten und haben einen längeren 
und dickeren Hals (Kalchreuter 2000). Die verschiedenen Gänsearten 
verbinden ein kräftiger Schnabel mit zahnartigen Hornbildungen sowie 
ein an der Spitze sitzender, gut ausgebildeter Nagel. Grau gefärbte 
Arten überwiegen, wobei in den letzten Jahren die vergleichsweise 
bunte Nilgans an Bedeutung gewinnt (König et al. 2013). Schnäbel und 
Beine sind bei geschlechtsreifen Vertretern aller Arten farbig 
(Rutschke 1987). In Bayern werden Grau-, Bläss-, Saat-, Ringel-, 
Kanada- und seit 2014 auch Nilgänse bejagt. Auch hier wurden in 
Bayern die vom Bund festgesetzten Jagdzeiten im Spätsommer bis 
zum Winter übernommen. 
2.1.2.1. Ernährung 
Gänse ernähren sich hauptsächlich an Land in weidender Form. 
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Feldfrüchte stellen die Hauptnahrungsquelle dar. Pflanzenteile 
werden mit den Schnabelseiten abgebissen, abgerupft oder gezupft 
(Rutschke 1987).  
2.1.2.2. Vorkommen 
Gänse sind Zugvögel und die meisten brüten in nördlichen Gebieten 
wie den arktischen Tundren und den Mündungsgebieten sibirischer 
Ströme. Mitteleuropa ist aufgrund des Nahrungsangebotes für diese 
Tiere ein wichtiges Überwinterungsgebiet. Während des Zuges sind 
die Tiere in großen Scharen unterwegs (Kalchreuter 2000; Rutschke 
1997).  
2.1.2.3. Fortpflanzung 
Wildgänse leben monogam, die Brutpaare bleiben in der Regel 
lebenslang zusammen. Dem Weibchen obliegt die Bebrütung des 
Geleges und dem Männchen die Bewachung des brütenden 
Weibchens. Der Geschlechtsdimorphismus beschränkt sich lediglich 
auf Größe, Gewicht und Körperkraft, nicht aber auf die Färbung. Ein 
Vollgelege besteht rassespezifisch aus 2-9 Eiern, wird 23-29 Tage 
bebrütet und die Aufzucht dauert zwischen 35 und 60 Tagen. Nach 
dem Schlupf sind die Gössel innerhalb von Stunden in der Lage zu 
laufen, zu schwimmen, zu tauchen und zu fressen (Rutschke 1997).  
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2.2. Erreger 
2.2.1. Salmonella spp. 
2.2.1.1. Allgemeines 
Die nach dem amerikanischen Bakteriologen und Tierarzt D. E. Salmon 
benannten beweglichen,  gram-negativen Bakterien gehören zur 
Gruppe der Enterobacteriaceae. Salmonellen sind relativ 
unempfindlich gegenüber Umwelteinflüssen, sie können sich in einem 
Temperaturbereich von 8 bis 45 °C sowie bei einem pH-Wert zwischen 
4 und 9 vermehren. Für ihr Wachstum benötigen sie jedoch einen aw-
Wert von 0,94 und bei einer Temperatur von über 70 °C werden sie 
abgetötet. Mit Ausnahme von Salmonella gallinarum und pullorum 
sind die Bakterien  beweglich durch peritriche Begeißelung, sie bilden 
keine Sporen oder Mikrozysten aus und sind nicht säureresistent. Die 
sehr widerstandsfähigen Vertreter der Enterobacteriaceae können als 
fakultativ anaerobe Organismen auch ohne Sauerstoff überleben, 
indem sie anaeroben Metabolismus betreiben. Auch außerhalb des 
tierischen Körpers können sie vorkommen und sich vermehren 
(Guthrie 1992; Siegmann 2005; Rolle et al. 1984). 
Dadurch, dass die überwiegende Zahl der Serovaren keine 
Wirtsspezifität besitzt, können sich nur schwer überschaubare 
Infektketten unter Einschluss verschiedener Tierarten, des Menschen 
sowie der Umwelt entwickeln (Rolle und Mayr 2007). Die Infektion mit 
Salmonellen geschieht meistens oral über Futtermittel, die durch 
Ausscheidungen infizierter Tiere, über Gülle, Jauche, Dung oder 
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Siedlungsabwässer kontaminiert werden. Daneben spielt auch die 
Infektion auf aerogenem und konjunktivalem Weg, über den Nasen-
Rachen-Raum sowie germinativ - also eine Form der vertikalen 
Übertragung über die Eizellen von Elterntieren über Keimzellen auf 
die Nachkommen - eine Rolle (Hiepe und Aspöck 2006).  
Bei der Gruppe der tieradaptierten Salmonellen steht die 
Einschleppung durch latent infizierte Tiere in einen Bestand sowie die 
Verbreitung über Ausscheidungen im Vordergrund, wobei dem 
latenten Trägertum keine klinisch apparente Erkrankung 
vorangegangen sein muss. Salmonellenträger sind vor allem adulte 
Tiere, klinisch manifeste Erkrankungen hingegen treten meist nur bei 
Jungtieren auf (Rolle und Mayr 2007).  
Aus der Haltung von Wassergeflügel ist bekannt, dass durch den 
hohen Infektionsdruck auf stehenden sowie verschlammten 
Gewässern speziell Enten und Gänse als Träger von Salmonellen im 
Fokus stehen. Die im Vergleich zum Hühnerei dickere Schalenhaut 
begünstigt zudem beim Entenei die Besiedelung mit Salmonellen 
(Rolle und Mayr 2007). Besonders in Abwässern, wo organische 
Substanzen aus Haushalten, Schlachtereien und Molkereien einen 
vorzüglichen Nährboden bilden, finden sich oft Salmonellen. Im 
fließenden Wasser ist die Vermehrung der Salmonellen nicht sehr 
stark (Rahmsdorf-Ebbers 1976).  
Die hohe Tenazität, also Überlebensfähigkeit unter verschiedensten 
Bedingungen, erschwert ihre Bekämpfung (Guthrie 1992).  
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2.2.1.2. Kauffmann-White-Schema 
Die Unterscheidung der bisher ca. 2500 bekannten 
Salmonellenserovare (Robert Koch Institut 2016b) basiert auf dem 
Kauffmann-White Schema, welches die rasch anwachsende Zahl an 
Salmonellen anhand von O- und H-Antigenen unterscheidet (Guthrie 
1992; Rolle und Mayr 2007, 2007). Serologisch werden die 
vorhandenen O- und H- Antigene eines Salmonellenserovars 
bestimmt. Die O-Antigene werden durch arabische Zahlen bezeichnet. 
Serovare mit gemeinsamen Haupt-O-Antigenen werden in Gruppen 
zusammengefasst, welche wiederum mit Buchstaben gekennzeichnet 
werden. Im Gegensatz zu den Haupt-O-Antigenen kommen die 
sogenannten Minor-O-Antigene bei mehreren Gruppen vor. Bei den 
H-Antigenen werden monophasische und biphasische Serovaren 
unterschieden. Ausschließlich monophasisch sind beispielsweise 
Salmonella Typhi und Salmonella Dublin, alle Zellen der Kultur 
exprimieren das gleiche H-Antigen. Bei einem biphasischen Serovar 
hingegen liegen innerhalb einer Kultur zwei Zelllinien vor, die 
entweder das H-Antigen der ersten Phase oder das H-Antigen der 
zweiten Phase exprimieren. Eine Zelle exprimiert aber immer nur eine 
der beiden möglichen H-Phasen. H-Ag der ersten Phase wird mithilfe 
von kleinen lateinischen Buchstaben, H-Ag der zweiten Phase durch 
arabische Ziffern gekennzeichnet.  
Nach einer Vordifferenzierung der Kolonien auf Differentialnährböden 
wird die Serovarendiagnostik mithilfe der Objektträgeragglutination 
unter Verwendung käuflicher O- und H-Antiseren vorgenommen 
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(Rolle und Mayr 2007).  
Das Genus Salmonella besteht nach DNA-Analysen aus 2 Spezies: 
Salmonella choleraesuis mit 6 Subspezies und Salmonella bongori. Seit 
dem Jahr 2005 heißt die Spezies Salmonella choleraesuis jetzt 
Salmonella enterica (Rolle und Mayr 2007).  
Innerhalb eines Serovars lassen sich verschiedene Stämme 
beziehungsweise Klone unterscheiden. Durch Lysotypie und 
Resistenzbestimmung lassen sich die Serovare weiter in sogenannte 
Phagovaren oder auch Serotypen unterteilen. Bei einigen Serovaren 
haben sich hier jeweils unterschiedliche Schemata zur Bestimmung 
durchgesetzt (Rolle und Mayr 2007). 
Die Zuordnung von Virulenzeigenschaften einzelner Salmonellen 
aufgrund ihrer Zugehörigkeit zu den Gruppen des Kauffmann-White-
Schemas oder aufgrund der Unterscheidung nach Erregern 
fieberhafter Allgemeininfektion oder enterischer Salmonellen ist nicht 
möglich. Die Virulenz einer Salmonelle definiert sich über Adhäsivität, 
Invasivität, fakultativ intrazellulären Parasitismus sowie die 
Toxinbildung (Rolle und Mayr 2007).  
2.2.1.3. Krankheitsbild 
Zu den Salmonellen gehören die Gruppen der Enteritis erregenden 
Salmonellen und die Salmonellen der Typhus-Paratyphus-Gruppe 
(Krämer 2011). Salmonella typhi und S. paratyphi A, B und C sind 
hochgradig an den Menschen angepasst. Darüber hinaus existiert eine 
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große Anzahl an Salmonellen, die für alle Tierarten mehr oder weniger 
pathogen sind und beim Menschen durch Nahrungsmittelvergiftungen 
Gastroenteritis verursachen können. Als kleine Gruppe sind davon 
tierartspezifische Salmonellen abzugrenzen, die an eine bestimmte 
Tierart besonders adaptiert sind. Dazu gehören S. abortus-equi, S. 
abortus-ovis, S. cholerae-suis (jetzt Salmonella enterica), S typhi-suis 
und S. gallinarum-pullorum (Dedié et al. 1993).  
2.2.1.3.1. Mensch 
Bei einer Infektion mit Salmonellen der Typhus-Paratyphus-Gruppe 
kommt es zu einer Allgemeininfektion in Form einer Septikämie 
(Müller und Weber 2013). Laut Robert Koch Institut ist bei Typhus und 
Paratyphus seit Jahren ein deutlicher Rückgang der Krankheitsfälle zu 
vermelden. Im Jahr 2014 wurden in Deutschland 58 Fälle von Typhus 
abdominalis gemeldet und nur 26 Paratyphus-Fälle. Gegenüber dem 
Vorjahr (56 Erkrankungen) ist dies ein Rückgang um 54% und zugleich 
die niedrigste Zahl an übermittelten Erkrankungsfällen seit 2001 
(Robert Koch Institut 2015b). Bei einer Erkrankung durch Enteritis 
erregende Salmonellen hingegen bleibt das Krankheitsgeschehen im 
Wesentlichen auf den Darm beschränkt, nur selten kommt es zu einer 
Allgemeininfektion (Müller und Weber 2013). Die Anzahl dieser 
Erkrankungen stieg bis 1992 steil an, um anschließend wieder deutlich 
zurückzugehen. Trotzdem spielen Salmonellen noch eine große Rolle, 
so wurden im Jahr 2010 noch 25.307 Fälle gemeldet (Krämer 2011), 
18.985 Fälle im Jahr 2013, 16.222 Fälle im Jahr 2014 sowie 12.962 
Fälle im Jahr 2016 (Robert Koch Institut 2017). Laut einer Schätzung 
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von Conraths et al. (2004) ist die Dunkelziffer relativ hoch und der 
Anteil gemeldeter Salmonella-Infektionen repräsentiert lediglich 10-
20% der tatsächlich vorkommenden Erkrankungsfälle beim Menschen.  
Nicht nur als unmittelbarer Infektionserreger beim Menschen stellen 
Salmonellen ein Problem dar, sondern auch als Lebensmittel-
assoziierter Keim, vor allem in der Geflügelfleischindustrie - und das 
weltweit (Guthrie 1992). Laut Bundesgesundheitsblatt werden ca. 
60% aller Salmonella Infektionen durch Eier, Eiprodukte (fast 
ausschließlich Salmonella Enteritidis) und Geflügelfleisch 
hervorgerufen.   
2.2.1.3.2. Tier 
Neben den Virulenzfaktoren des einzelnen Erregers spielen bei der 
Infektion von Tieren die tierartspezifische und individuelle 
Empfänglichkeit eine Rolle. Bei Jungtieren erfolgt die Passage durch 
den Magen - aufgrund des höheren pH-Wertes im Vergleich zu 
adulten Tieren - weitgehend ungestört. Im Darm findet die 
Vermehrung des Erregers statt und es kommt zu Durchfall, Fieber und 
Kreislaufkomplikationen. Bei ausreichender Keimzahl kann es 
hämatogen oder lymphogen zu einer Allgemeininfektion kommen. 
Nach Erreichen der Leber sowie der Gallenwege sind ein langes 
Trägertum sowie das intermittierende Ausscheiden des Erregers 
möglich. In der Folge kann es durch die hämatogene Streuung des 
Erregers zur Infektion von Milz, Nieren, Lunge und Knochenmark 
sowie Geschlechtsorganen kommen. Nach dieser Generalisation 
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kommt es zu pathomorphologischen Veränderungen an Organen, in 
denen sich die Erreger manifestieren.  
Je nach Schwere der Infektion sind die  Keimzahlen in  Organen sowie 
die Keimausscheidung gering oder es kann bei schweren Verläufen 
aufgrund eines endotoxischen Schocks sowie Exsikkose zum Tod des 
Tieres kommen. 
Nach überstandener Infektion sowie inapparentem Verlauf muss mit 
latentem Trägertum gerechnet werden. Die Erreger persistieren dann 
meist in geringer Zahl noch in Galle, Leber, Darminhalt sowie in 
portalen und mesenterialen Lymphknoten (Dedié et al. 1993). 
Bei Wirtschaftsgeflügel spielen Enten und Gänse als Quelle für 
Salmonellen eine große Rolle. Im Rahmen des Zoonosenmonitorings 
wurden 2014 bei Gänsefleisch  in 16% und bei Entenfleisch in 6% der 
untersuchten Proben Salmonellen nachgewiesen (Hartung et al. 
2016). Meist verlaufen Salmonellosen bei ihnen latent, es kommt nur 
selten zu klinischen Erkrankungen mit morphologischen 
Veränderungen wie Septikämie, Enteritis und Arthritiden. Vor allem 
Küken und Jungtiere sowie durch Umweltfaktoren geschwächte Tiere 
sind gegenüber einer Infektion empfänglich. Bei Wildtieren kommt es 
beispielsweise in Hunger- oder Kälteperioden zu erhöhter 
Jungtiersterblichkeit. Bei Enten ist das Vorkommen von S. 
typhimurium sowie S. enteritidis bekannt, bei Gänsen vor allem S. 
enteritidis (Dedié et al. 1993).  
Im Gegensatz zu diesen bei Wirtschaftsgeflügel erhobenen Daten sind 
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die Nachweise bei Wildvögeln meist deutlich niedriger. Auch bei 
Wildvögeln haben Salmonellen speziell bei gesellig lebenden Vögeln 
ihren Anteil an Wintersterblichkeit und Jungtiersterben in 
Brutkolonien (Steininger 1967; Dedié et al. 1993). Das Serovar 
Gallinarum-pullorum von Salmonella enterica enterica ist an 
Wildenten, Sperlinge und Fasanen adaptiert (Dedié et al. 1993).  
Nach natürlicher sowie künstlicher Infektion mit Typhus- oder 
Paratyphus-Erregern sind beim Tier keine entsprechenden 
Erscheinungen zu beobachten, wie sie bei erkrankten Menschen 
auftreten (Rolle et al. 1984).  
2.2.1.4. Humanpathogene Stämme 
Sämtliche Angehörige der Gattung Samonella sind tierpathogen und 
teilweise mit Virulenzfaktoren an den Menschen angepasst (Fuchs 
2014; Rahmsdorf-Ebbers 1976). Somit ist jedes Salmonellenisolat 
von Tieren als potenzieller Zoonoseerreger zu betrachten (Rolle und 
Mayr 2007).  
2.2.2. Campylobacter spp. 
2.2.2.1. Allgemeines 
Zur Klasse der Epsilonproteobacteria zählen Campylobacter, 
Arcobacter sowie Helicobacter. Campylobacter sind gram-negative, 
sporenlose, gekrümmte bis spiralig gewundene Stäbchenbakterien. 
Durch uni- oder bipolare, monotriche Begeißelung erlangen sie ihre 
Beweglichkeit. Der optimale Temperaturbereich liegt zwischen 30 und 
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42 °C. Wegen ihres Wachstumsoptimums von 42 °C werden die 
Spezies C. jejuni, C. coli, C. lari und C. upsalensis als thermophile 
Campylobacter bezeichnet. Das Vorkommen von Campylobacter ist 
ubiquitär, doch verschiedene Spezies sind human- sowie tierpathogen 
(FLI 2014). Der Erreger nutzt ein weites Wirtsspektrum, im Gegensatz 
zu Salmonellen reichert er sich nicht in Lebensmitteln an, dafür ist 
aber eine geringere Infektionsdosis von circa 500 Keimen für eine 
Infektion des Menschen ausreichend (Rolle und Mayr 2007). 
2.2.2.2. Krankheitsbild 
Wie die meisten Zoonoseerreger verursacht Campylobacter in den 
Tierbeständen kaum auffällige Erkrankungen, wohl aber beim 
Menschen (Glünder und Weber 2000).  
2.2.2.2.1. Mensch 
In den letzten Jahren gewinnt die Campylobakteriose immer mehr an 
Bedeutung. Im Jahr 2016 wurden in Deutschland 73.999 Fälle und 477 
Ausbrüche gemeldet, wohingegen es 2014 70.972 Fälle waren und 
2013 noch 63.649 (Robert Koch Institut 2017). Seit mehreren Jahren 
ist die Campylobacter-Enteritis die häufigste durch Lebensmittel 
übertragbare Erkrankung in der EU (Bundesinstitut für 
Risikobewertung 2015). Betroffen sind in Industrieländern alle 
Altersgruppen, in Entwicklungsländern überwiegend Kinder im Alter 
von unter zwei Jahren. Nach einer ein- bis siebentägigen 
Inkubationszeit manifestiert sich die Erkrankung am häufigsten mit 
Fieber, Kopfschmerzen, Unwohlsein und Durchfall. Im Anschluss kann 
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es zu wässrigen und blutigen Durchfällen, abdominalen Schmerzen 
und seltener auch zu Erbrechen, Meningitis, Abort oder Proktitis 
kommen. Campylobacter jejuni wird auch als Auslöser des Guillan-
Barré-Syndroms diskutiert. Dabei handelt es sich um eine 
schwerwiegende neurodegenerative Erkrankung, jedoch tritt diese 
nur in seltenen Fällen auf (FLI 2014; Skirrow 1991, 1994; Glünder und 
Weber 2000; Gillespie et al. 2002).  
Als Hauptreservoir für die Infektion des Menschen gilt der Darmtrakt 
vieler Wild-, Nutz- und Haustiere. Die Übertragung der Erreger auf den 
Menschen erfolgt überwiegend durch kontaminierte Lebensmittel, vor 
allem Geflügelfleisch, Geflügelfleischprodukte, Rohmilch und 
Hackfleisch. Das Fleisch geschlachteter Säugetiere spielt dagegen eine 
untergeordnete Rolle in der Epidemiologie der Infektion, da 
Campylobacter auf der Oberfläche der Tierkörper durch das 
Abtrocknen beim Kühlvorgang absterben (Conraths et al. 2004). Die 
darmpathogene Campylobakteriose des Menschen ist laut IfSG 
meldepflichtig (Deutscher Bundestag 2000).  
2.2.2.2.2. Tier 
Thermophile Campylobacter-Spezies kommen bei vielen Wild-, Nutz- 
und Haustieren vor, jedoch sind sie durch ihre optimale 
Wachstumstemperatur von 42 °C speziell an Vögel adaptiert und auch 
weltweit bei Wild- und Wirtschaftsgeflügel verbreitet (Siegmann 2005; 
Conraths et al. 2004). In der Literatur gibt es unterschiedliche 
Angaben, ob es sich bei Campylobacter um einen Bestandteil der 
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natürlichen Darmflora von Vögeln handelt oder nicht (Glünder und 
Weber 2000). Beim Mastgeflügel erfolgt die Übertragung von 
Campylobacter auf oralem Weg, eine Infektion über Sperma oder 
Bruteier ist nicht bekannt. Belebte sowie unbelebte Vektoren spielen 
bei der Einschleppung eine große Rolle - nach der Infektion ist das 
Caecum der Hauptort der Kolonisation. Bei Geflügel in Bodenhaltung 
sind nach Erregereinschleppung innerhalb von ein bis zwei Wochen 
alle Tiere infiziert. Ein großer Anteil der Hühnerbestände ist mit C. 
jejuni belastet. Die Pathogenität des Erregers resultiert einerseits aus 
der Produktion eines Toxins während seiner Vermehrung im 
Darmlumen, welches wässrigen Durchfall verursacht, andererseits 
durch die Vermehrung in Schleimhautzellen. Von dort kann er 
hämatogen Leber, Milz und andere Organe erreichen. Es wird 
angenommen, dass für das Verursachen von Leberveränderungen der 
synergistische Einfluss anderer Erreger notwendig ist (Siegmann 
2005). In der Regel werden keine klinischen Symptome diagnostiziert, 
die medizinische Bedeutung liegt vielmehr in der Kontamination der 
Schlachtkörper und der damit einhergehenden Gefahr von 
Lebensmittelinfektionen (Rolle und Mayr 2007).  
Die durch thermophile C.-Stämme verursachte Campylobakteriose ist 
bei Wiederkäuern, Hunden, Katzen und dem Geflügel meldepflichtig 
(Rolle und Mayr 2007; Bundesministerium für Ernährung und 
Landwirtschaft 1983).  
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2.2.2.3. Humanpathogene Stämme 
Jedes Campylobacter-Isolat muss nach derzeitigem Kenntnisstand als 
potenziell humanpathogen eingestuft werden, da es keine 
zuverlässigen Methoden gibt, die eine Virulenzabschätzung des 
Erregers ermöglichen (Conraths et al. 2004). Unter den 12 
humanpathogenen Spezies besitzen C. coli und C. jejuni als Erreger der 
Campylobacter-Enteritis die größte gesundheitliche Bedeutung. Etwa 
93-95% der Campylobacter-Infektionen des Menschen sind auf die 
thermophilen Spezies C. jejuni oder seltener C. coli zurückzuführen 
(FLI 2014; Conraths et al. 2004; Gillespie et al. 2002; Nadeau et al. 
2002).  
Campylobacter coli findet in der Literatur hauptsächlich in 
Zusammenhang mit Schweinen Erwähnung. Beim Menschen wird der 
Erreger mit Gastroenteritis und Septikämie in Verbindung gebracht 
(Conraths et al. 2004; FLI 2014). 
 
2.2.3. Chlamydien 
2.2.3.1. Allgemeines 
Chlamydia psittaci ist der Erreger der beim Menschen und bei Tieren 
meldepflichtigen Chlamydiose, die auch als sogenannte 
Papageienkrankheit oder als Ornithose bekannt ist. Der unbewegliche, 
kokkoide Erreger liegt extrazellulär als Elementarkörperchen vor und 
ist mit 0,2 μm eines der kleinsten gramnegativen Bakterien. In seiner 
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metabolisch aktiven Form, als Retikularkörperchen, beträgt die Größe 
ca. 1,5 μm. Es handelt sich um ein obligat intrazelluläres Bakterium. 
Das Zielgewebe des Keims ist die Lunge, jedoch vermehrt sich der 
Erreger auch in Monozyten und Makrophagen, wodurch es zur 
systemischen Erregerdisseminierung kommt. Chlamydia psittaci wird 
hauptsächlich über den Nasen-Rachen-Raum sowie mit Fäzes 
ausgeschieden, die Übertragung erfolgt hauptsächlich aerogen, aber 
auch oral, kongenital und genital. Die Virulenz des Erregers variiert 
zwischen den einzelnen Erregerisolaten, jedoch verfügen alle über 
eine hohe Tenazität in trockenem Milieu. In Vogelexkrementen und -
sekreten ist der Erreger lange überlebensfähig (Siegmann 2005; Essig 
2009; Dedié et al. 1993; Robert Koch Institut 2017).  
 
Die Taxonomie innerhalb der Ordnung Chlamydiales war in der 
Vergangenheit nicht unumstritten. Die von Everett et al. 1999 
vorgeschlagene Einführung der neuen Familie Chlamydophila stieß auf 
erheblichen Widerspruch (Schachter et al. 2001) und konnte sich 
dauerhaft nicht durchsetzen. In der Ordnung Chlamydiales werden die 
Familien Parachlamydiaceae, Chlamydiaceae, Simkaniaceae und 
Waddliaceae zusammengefasst. Zu den Chlamydiaceae zählen die 
Spezies C. trachomatis, C. suis, C. muridarum, C. psittaci, C. 
pneumoniae, C. pecorum, C. felis, C. caviae sowie C. abortus. Erst im 
Jahr 1989 beziehungsweise 1992 wurden die Spezies C. pecorum und 
C. pneumoniae beschrieben, diese Erreger zählten zuvor auch zu C. 
psittaci (Everett 2000). Im Jahr 2014 wurden zwei neue Spezies – C. 
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avium und C. gallinacea – dem Genus Chlamydiaceae zugeordnet. Das 
zoonotische Potenzial dieser beiden neu entdeckten Spezies ist noch 
ungeklärt (Sachse und Laroucau 2014).  
Entgegen der bisherigen Annahme, dass Vögel lediglich die Spezies 
Chlamydia psittaci beherbergen können, zeigen aktuelle 
Forschungsarbeiten, dass neben den neu klassifizierten Chlamydia 
avium, Chlamydia gallinacea und Candidatus Chlamydia ibidis (Sachse 
et al. 2015) auch C. abortus, C. pecorum, C. trachomatis, C. suis und C. 
muridarum beim Vogel vorkommen können (Szymanska-Czerwinska et 
al. 2017; Pantchev et al. 2009; Sachse et al. 2012; Guo et al. 2016). 
Das humanpathogene Potential dieser Chlamydien ist bei einigen, 
jedoch nicht für alle Arten geklärt (Puysseleyr et al. 2014; Stephens et 
al. 1998; Pantchev et al. 2009).  
2.2.3.2. Krankheitsbild  
2.2.3.2.1. Mensch 
Die Infektion erfolgt auch beim Menschen meist aerogen, in der Lunge 
gelangt der Erreger in Epithelzellen sowie in Makrophagen, von wo 
aus es zu einer hämatogenen Generalisation kommt. Die Erkrankung 
manifestiert sich nach einer ein- bis zweiwöchigen Inkubationszeit in 
variabler Ausprägung. Neben klinisch unauffälligen Erkrankungen kann 
es zu schweren systemischen Krankheitsbildern kommen. 
Vorherrschend ist eine atypische Pneumonie mit unproduktivem 
Husten. Die häufigsten Symptome sind hohes Fieber, 
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Gliederschmerzen und starke Kopfschmerzen. Leber- und 
Milzvergrößerungen, aber auch Durchfall, Übelkeit, Verwirrtheit, 
Erbrechen, sowie Entzündungen des Herzens, Gehirns, der Leber und 
Bindehäute sind beschrieben (Essig 2009; Dedié et al. 1993; Robert 
Koch Institut 2017). In den Jahren 2013-2016 wurden jeweils neun bis 
zehn Ornithosefälle in Deutschland gemeldet (Robert Koch Institut 
2014, 2015a, 2016a, 2017). 
Trotz einer seit circa 70 Jahren bestehenden Anzeige- und 
Bekämpfungspflicht der Psittakose und der seit mehr als 30 Jahren 
bestehenden Meldepflicht ist es nicht gelungen, die Häufigkeit, mit 
der die Erkrankung beim Vogel und Menschen auftritt, auf ein 
niedriges Niveau abzusenken. Zahlen über das tatsächliche Ausmaß 
des Vorkommens von Chlamydien bei Tier und Mensch sind nicht 
bekannt (Kaleta et al. 2002).  
2.2.3.2.2. Tier 
Die Erkrankung von Psittaciden nach Infektion mit Chlamydien wird als 
Psittakose bezeichnet, die von Stubenvögeln, Nutzgeflügel und 
Wildvögeln als Ornithose. Klinisch unterscheiden sich die 
Erkrankungen nur graduell. Infektionen wurden bei allen 
Hausgeflügelarten sowie bisher bei mehr als 450 freilebenden oder als 
Ziervögel gehaltenen Vogelarten festgestellt. Papageien, Prachtfinken, 
Kanarienvögel und Putenküken sind hochempfänglich, Enten Gänse, 
Tauben, Sittiche und Kakadus mittelgradig empfänglich, wohingegen 
Hühnervögel, Möwen und Krähen sowie andere Wildvögel wenig 
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empfänglich sind. Auch beim Geflügel ist die aerogene Infektion durch 
die infektiösen Elementarkörperchen die häufigste Form. 
Hochvirulente Stämme können hohe Morbidität, Mortalität sowie 
erhöhte Beanstandungsraten nach der Schlachtung bedingen 
(Siegmann 2005).  
Die akute Erkrankung verläuft als fieberhafte Allgemeinerkrankung mit 
Mattigkeit, Anorexie, flüssigen Fäzes und hoher Letalität. Die 
Mortalität erreicht 80 bis 100%. Bei subakutem Verlauf mit 
anfänglichem Fieber, Appetitmangel sowie Rückgang der Legeleistung 
bei Wirtschaftsgeflügel folgen schleimig-eitrige, später krustige 
Konjunktivitis, Rhinitis, Atembeschwerden sowie Krämpfe und 
Lähmungen.  Hierbei beträgt die Morbidität 50 bis 80%, die Letalität 
10 bis 30%. Neben der klinisch apparenten Infektion ist jedoch das 
latente Trägertum mit intermittierender Erregerausscheidung ohne 
Krankheitsanzeichen häufig bzw. die Regel. Eventuell kann neben 
einem Rückgang der Legeleistung sowie des Futterverbrauchs bei 
Enten und Tauben erhöhte Jungtiersterblichkeit festgestellt werden 
(Siegmann 2005; Dedié et al. 1993; Harkinezhad et al. 2009).  
Bei der pathologischen Untersuchung finden sich fibrinöse 
Perikarditis, Perihepatitis, feine Nekrosen in den vergrößerten 
parenchymatösen Organen sowie Milzschwellung und peritoneale 
Verwachsungen. Auch Luftsackentzündung, Lungenentzündung sowie 
Peritonitis zählen zu den möglichen Befunden. Speziell in der 
konventionellen Entenhaltung in Europa stellt die Chlamydiose ein 
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ernsthaftes ökonomisches Problem dar, das auch das Berufsrisiko 
Beteiligter betrifft (Harkinezhad et al. 2009; Szymanska-Czerwinska et 
al. 2017; Laroucau et al. 2009).  
2.2.3.3. Humanpathogene Stämme 
Die Pathogenitätsfaktoren von C. psittaci sind nicht definiert. Die 
Sequenzunterschiede des „major outer membrane protein“ (MOMP) 
hat zu einer Klassifizierung von sechs Serovaren (A-F) geführt, wobei 
den Serovaren C, D und E im Zusammenhang mit Menschen 
besondere Bedeutung zukommt. Da der virulenzsteuernde 
Mechanismus für Chlamydien noch nicht bekannt ist, muss jedes 
Chlamydienisolat als potentiell humanpathogen betrachtet werden 
(Dedié et al. 1993; Everett et al. 1999; Essig 2009).  
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3. PUBLIKATION 
Das Manuskript wurde in der Wiener Tierärztlichen Monatsschrift, 106 
(2019): 75-86 veröffentlicht.  
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4. DISKUSSION 
4.1. Probennahme 
4.1.1. Probenherkunft 
Die Verteilung der Tierzahlen auf die zehn Landkreise zeigt eine 
deutliche Ballung für die Region „Chiemgau“ mit den Landkreisen 
Rosenheim, Bad Aibling, Wasserburg und Traunstein. 204 von 320 
(63,75%) untersuchten Tieren stammten aus dieser Region. Wie aus 
der folgenden Karte entnommen werden kann, stellen die genannten 
Landkreise um den Chiemsee ein Ballungszentrum für Wasserwild dar. 
 
 
Neben der Gewinnung von Proben aus verschiedenen Regionen 
Bayerns wurde eine Fokussierung auf dieses nahe gelegene 
Ballungszentrum für Wasserwild bereits in der Studienplanung 
angestrebt.  Denn bei Enten und Gänsen handelt es sich um nicht 
standorttreue Wildvögel. Vielmehr kommt es bekanntermaßen bei 
Wildenten ab dem Hochsommer zu großen Tieransammlungen an 
besonders geeigneten Gebieten (Bezzel 1972). Der Chiemsee stellt 
eine solche Region dar. Auch viele Gänse aus ganz Europa sowie 
nördlicheren Gebieten nutzen Mitteleuropa als Überwinterungsgebiet 
(Kalchreuter 2000; Rutschke 1997). Folglich ist davon auszugehen, 
dass sich im Herbst und Winter, wenn die Jagdzeit auf Wassergeflügel 
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stattfindet, nicht nur Enten und Gänse in den Ballungsgebieten 
befinden, die sich ganzjährig dort aufhalten. Vielmehr versammeln 
sich in einem besonders guten Habitat Tiere aus vielen verschiedenen 
Regionen. Demnach kann auch Befunden von Wildvögeln, die dort 
erlegt werden, überregionale Bedeutung beigemessen werden. 
Aufgrund dieser Schlussfolgerung verliert eine Zuordnung auf 
Landkreisebene an Bedeutung und somit auch eine 
Überrepräsentation von in der Region Chiemgau erlegten Tieren. Die 
Erlegung einer 2015 in Helgoland beringten Graugans (Vogelwarte 
Radolfzell 2016, persönliche Mitteilung) im Kreis Günzburg auf einer 
der Jagden, an denen Proben entnommen wurden, unterstreicht die 
hier angestellten Überlegungen.  
4.1.2. Probenentnahmetechnik 
Zum Erregernachweis wurden Kloakentupfer sowie Organmaterial von 
Leber, Milz und Darm entnommen. Diese Kombination erschien 
sinnvoll, da die Untersuchung eines Kloakentupfers Aussage darüber 
gibt, ob das beprobte Tier die Keime mit dem Kot ausscheidet, 
während die Untersuchung von inneren Organen Erkenntnisse liefert, 
ob es zu einer systemischen Infektion gekommen ist. Bei allen drei 
untersuchten Keimen ist bekannt, dass es bei Geflügel zu latentem 
Trägertum sowie intermittierender Erregerausscheidung kommen 
kann (Dedié et al. 1993; Harkinezhad et al. 2009; Siegmann 2005). Das 
bedeutet, dass bei einer Untersuchung nur mittels Tupferproben 
Tiere, die zwar den Erreger in sich tragen aber nicht ausscheiden, als 
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negativ erfasst würden. 
Harkinezhad et al. (2009) empfehlen zur Untersuchung von 
Chlamydien die Entnahme von Choanen- beziehungsweise 
oropharyngealen Tupfern anstatt von Kloakentupfern. Die Empfehlung 
gründet sich auf den Nachweis hoher Keimzahlen in respiratorischen 
Sekreten bei infizierten Tieren (Harkinezhad et al. 2009). Es war 
jedoch bereits bei Erstellung des Studiendesigns klar, dass es nicht 
möglich sein würde, an allen stattfindenden Jagden persönlich 
anwesend zu sein.  Daher musste die Probenentnahme für 
beauftragte Jäger vor Ort so einfach wie möglich gestaltet werden. 
Aus diesem Grund wurde auf die Entnahme eines weiteren Tupfers 
verzichtet. Die Tupferprobengewinnung wurde in 68% der Fälle durch 
beauftragte Jäger vor Ort durchgeführt, was zur Folge hat, dass bei 
diesen Entnahmen keine Aussage über die einwandfreie Durchführung 
der Entnahme getroffen werden kann. Dies ist bei der Beurteilung der 
Ergebnisse zu berücksichtigen.  
Leber, Milz und Darm wurden als geeignetes Organmaterial zur 
Untersuchung ausgewählt, da es sich hierbei um 
Manifestationsorgane der untersuchten Keime handelt. Auch bei 
latent infizierten Tieren sind Erregerstrukturen dort nachweisbar, 
selbst wenn zum Zeitpunkt der Untersuchung keine Keime über Se- 
und Exkrete ausgeschieden werden (Dedié et al. 1993; Siegmann 
2005).    
Die Organproben wurden der Salmonellenanreicherung sowie den 
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molekularbiologischen Untersuchungen als „Pool“ zugeführt, also 
nicht einzeln untersucht. Es kann jedoch von einer systemischen 
Infektion ausgegangen werden kann, wenn der betreffende Erreger in 
einem der Organe nachzuweisen ist. Jedoch ergibt sich durch den auf 
der Jagd üblichen Schrotschuss und die damit nicht selten 
einhergehende Perforation des Darmkonvoluts die Möglichkeit der 
Kontamination der zu untersuchenden Organe durch Fäzes. Dadurch 
bestand die Gefahr von falsch positiven Organbefunden, die so weit 
wie möglich ausgeschlossen wurden. Einerseits wurden die 
Organproben den Tieren so bald wie möglich nach Erlegung 
entnommen. Des Weiteren wurde die Manipulation innerhalb der 
Leibeshöhle auf ein Minimum beschränkt und Organproben nicht an 
Stellen entnommen die sichtbar kontaminiert oder durch direkte 
Projektileinwirkung verletzt waren. Trotz eines nicht 
auszuschließenden Restrisikos von falsch positiven Organbefunden 
wurde die beschriebene Methode gewählt, da sich die Studie mit 
potentiell humanpathogenen Bakterien befasst. In diesem Kontext 
wurde mehr Wert darauf gelegt, falsch negative Befunde zu 
vermeiden als zwischen latent infizierten Tieren und systemisch 
infizierten Tieren, die aktuell keine Ausscheider sind, zu 
unterscheiden.   
4.1.3. Statistik (Probenmenge) 
Insgesamt wurden 352 Vögel auf das Vorkommen von Salmonellen, 
Campylobacter sp. und Chlamydia sp. untersucht. Die 
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Gesamtprobenzahl kann keinen Rückschluss auf die bayerische 
Wasserwildpopulation im Sinne von exakten Prävalenzschätzungen für 
jede der untersuchten Wildvogelspezies liefern. Die vorgelegte 
Untersuchung wurde als Survey beziehungsweise Übersichtsstudie 
geplant, die einen ersten Eindruck der bakteriellen Belastung der 
Gesamtheit an wildlebendem bayerischem Wassergeflügel liefern soll.  
Bei 29,0% der Tiere wurde Organmaterial untersucht. Es wäre 
wünschenswert gewesen, bei mehr Tieren Organe untersuchen zu 
können. Dies war einerseits durch jagdorganisatorische Hindernisse 
nicht möglich, wie zum Beispiel die Kühlung ganzer Tiere bis zum 
Rupfen. Andererseits ist dies damit zu begründen, dass eine 
persönliche Anwesenheit nicht auf allen Jagden möglich oder auch 
erwünscht war. Auf eine Organprobenentnahme durch beauftragte 
Jäger wurde verzichtet, um eine möglichst hohe Compliance bei 
eigener Abwesenheit zu erreichen.  
Auch wäre die Untersuchung von mehr Gänsen, gerade in Anbetracht 
des aktuell massiven Populationszuwachses, erstrebenswert gewesen. 
Nach eigenen Beobachtungen des Autors werden Gänse auf 
Gesellschaftsjagden üblicherweise nicht bei etablierten Jagdformen 
wie dem Abendstrich in der Dämmerung, wie er bei Enten üblich ist, 
erlegt. Die erfolgreiche Bejagung von Wildgänsen erfordert ein hohes 
Maß an Planung sowie einen gewissen Erfahrungsschatz. Dieser kann 
bei einem sprunghaften Populationsanstieg naturgemäß nicht in der 
gesamten Jägerschaft vorausgesetzt werden. Die Tatsache, dass sich 
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78 erlegte Gänse dieser Studie auf lediglich 4 Jagdpächter verteilen, 
unterstützt diese Einschätzung.  
Bei einer Gesamtmenge von 352 untersuchten Tieren stellen 50 
Blässhühner eine relative Überrepräsentation dar. Einerseits haben 
die Tiere als Lebensmittel eine untergeordnete Bedeutung, 
andererseits bleibt die mögliche Exposition durch Umgang mit dem 
erlegten Tier davon unberührt. Bei keinem der 50 untersuchten 
Blässhühner wurde ein Keimnachweis erbracht. Dies stellt einen 
interessanten Befund für die Jagdhundeausbildung dar, denn viele der 
nicht als Lebensmittel genutzten Vögel werden in diesem Bereich 
eingesetzt.  
Bei dem erlegten Gänsesäger handelt es sich um einen Fehlabschuss, 
der auf einer Gänsejagd stattgefunden hat. Gänsesäger sind seltene 
Brutvögel in Bayern und unterliegen zwar dem Jagdrecht, jedoch sind 
sie ganzjährig geschont. Seit 1976 dürfen Gänsesäger in Bayern nicht 
mehr bejagt werden. Auch wenn das Tier nicht als Lebensmittel 
verwendet wurde, wurden zumindest die Jäger durch den Umgang mit 
dem Tierkörper einem potenziellen Infektionsrisiko ausgesetzt.  
 
4.2. Untersuchungsmethoden 
Für die Salmonellenanreicherung wurden die entnommenen Proben 
kurzfristig in das Labor verbracht und untersucht. So wurden die 
Proben im Durchschnitt 1,6 Tage nach Entnahme einer Anreicherung 
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unterzogen. Das Material für molekularbiologischen Untersuchungen 
kam überwiegend später zur Untersuchung und wurde zu diesem 
Zweck bis dahin bei -20 °C aufbewahrt.  
4.3. Untersuchungsergebnisse 
4.3.1. Auf der Jagd erlegte Tiere 
4.3.1.1. Salmonellen 
Der Nachweis von Salmonella enteritidis aus Organmaterial einer Ente 
entspricht den Angaben der Literatur sowie bisheriger 
Forschungsarbeiten. Dedié et al. (1993) geben an, dass bei Enten und 
Gänsen mit dem Vorkommen dieses Serovars gerechnet werden 
muss. Auch die Nachweisquote bei einer positiven Probe in Höhe von 
0,3% (n = 298, KI95%: 0,1 - 1,8%) entspricht den Erwartungen, die 
aufgrund anderer Untersuchungen an Wassergeflügel gestellt wurden.  
Bei anderen Untersuchungen an Enten und Gänsen wurden zumeist 
Resultate in ähnlicher Höhe ermittelt. Bei der Untersuchung von 222 
Kotproben von Kanadagänsen im Englischen Garten in München 
konnten mittels Anreicherungsverfahren in keiner der untersuchten 
Proben Salmonellen nachgewiesen werden (Jaworek 2012). Ebenfalls 
ohne Salmonellennachweis blieb eine Untersuchung in Schweden 
2003. Hierbei wurden Kotproben von 200 erlegten Kanadagänsen 
mittels Anreicherungsverfahren untersucht (Wahlström et al. 2003). In 
Norwegen wurden 2005 219 Gänse und 5 Enten mittels Kot- 
beziehungsweise Kloakentupfern auf das Vorkommen von 
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Salmonellen untersucht. Als Untersuchungsmethoden wurden hier 
Anzucht auf Selektivnährböden nach Voranreicherung, Tests auf 
Urease und H2S sowie Schnellbestimmungssysteme (API) eingesetzt. 
Dabei konnte bei einer Gans das Serovar Salmonella diarizona 
nachgewiesen werden (Lillehaug et al. 2005). Ebenfalls ein einzelner 
Nachweis erfolgte bei der Kloakentupferanalyse von 87 Enten, die 
1998 in Österreich erlegt und untersucht wurden. Hierbei konnte 
Salmonella enterica ssp. enterica Serovar Chester festgestellt werden. 
Die Proben wurden nach Voranreicherung auf Selektivnährböden 
angezüchtet, die serologische Bestätigung erfolgte mittels 
polyvalenten Antiserums (Deutz et al. 1999).  
Bei Untersuchungen in England und Japan wurden bei Enten höhere 
Befallsraten festgestellt. Kotproben von 477 Enten aus London aus 
den Jahren 1969/70 wurden auf Salmonellen hin untersucht. Hierbei 
konnten mittels Anzucht auf verschiedenen Selektivmedien sowie 
biochemischer und serologischer Identifizierung bei 20 Enten 
Salmonellen nachgewiesen werden, was einer Nachweisrate von 4,2% 
entspricht. Es wurden hauptsächlich der Serotyp Typhimurium, aber 
auch Paratyphi B und Emek identifiziert (Mitchell und Ridgwell 1971). 
In der Bucht von Tokyo wurden 2007 bei einer Studie an 328 tot 
aufgefundenen beziehungsweise erlegten Wildvögeln auch 28 Enten 
untersucht. Hierbei wurden Kloakentupfer und je nach Zustand des 
Tieres auch Abstriche der Sohlenballen sowie Organe untersucht. Als 
Methode wurde Anzucht auf Selektivnährböden nach 
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Voranreicherung angewandt, die Identifikation erfolgte mittels 
polyvalenter Antiseren sowie PCR. Dabei konnten bei sechs Enten 
Salmonella Typhimurium aus Kloakentupfern nachgewiesen werden. 
Bei zwei Enten konnte der Befund anhand des Sohlenballenabstriches 
bestätigt werden. Dies entspricht einer Nachweisrate von 21,4% 
(Kobayashi et al. 2007).  
Bei Studien an Wildwasservögeln wurden ähnliche Befallsraten wie in 
der vorgelegten Studie ermittelt. In Schottland und Großbritannien 
wurde unterschiedliches Organmaterial von 1573 Wildvögeln 
zwischen 1939 und 1965 mittels Anzuchtverfahren und 
anschließender Identifikation im Referenzlabor (Methode nicht 
genannt) auf Salmonellen untersucht. Dabei konnten bei 74 Vögeln 
Salmonellen nachgewiesen werden, was einer Befallsrate von 0,6% 
entspricht. Unter den positiv getesteten Tieren befanden sich eine 
Stockente und ein Höckerschwan. Angaben darüber, woher die 
untersuchten Tiere stammten und welche Spezies wie häufig 
vertreten waren,  wurden nicht gemacht (Wilson und Macdonald 
1967). In Norwegen konnte mit 0,8% eine ähnlich hohe Nachweisrate 
bei Wildvögeln ermittelt werden. Mittels Anzucht auf 
Selektivnährböden nach vorheriger Anreicherung sowie 
biochemischer und serologischer Identifikation, wurden bei vier 
Möwen Salmonellen nachgewiesen (Kapperud und Rosef 1983).  
Die Ergebnisse dieser Studie decken sich größtenteils mit den 
Angaben in der Literatur. Wenngleich Nutz-, Heim-, und Wildgeflügel 
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als Salmonellenreservoir zusammengefasst und deren Bedeutung als 
sehr hoch eingeschätzt wird (Dedié et al. 1993), sprechen die 
niedrigen Nachweise bei wildlebendem Wassergeflügel eher für die 
These von Becker et al. (1992), dass jagdbaren Wildvögeln eher eine 
untergeordnete Rolle zukommt. Dies entspricht auch der Einschätzung 
von Elmberg et al. (2017), die festhalten, dass keine 
Salmonellenausbrüche bei Menschen, Nutztieren oder Hausgeflügel 
bekannt sind, die direkt auf Gänse, Schwäne oder deren 
Ausscheidungen zurückzuführen sind. Aus der Tatsache heraus, dass 
jedoch in vielen Stadtparks und an Stränden Wildgänse leben, leitet er 
ab, dass von ihnen kein großes Infektionsrisiko für Salmonellen für 
Menschen ausgeht.  
Aus der Haltung von Wassergeflügel ist bekannt, dass bei hohem 
Infektionsdruck vor allem Enten und Gänse als Träger von Salmonellen 
im Fokus stehen (Rolle und Mayr 2007). In einzelnen Fällen wird auch 
berichtet, dass Salmonellen bei gesellig lebenden Wildvögeln an 
Wintersterblichkeit und Jungtierverlusten in Brutkolonien beteiligt 
sind (Dedié et al. 1993; Steininger 1967). Bei der Untersuchung in 
Japan nannten die Autoren als mögliche Ursache für die ungewöhnlich 
hohe Nachweisrate, dass die Untersuchungen im Winter durchgeführt 
wurden und zu dieser Zeit viele Tiere auf engem Raum 
zusammenkommen.  
Dass bei Untersuchungen an Wildenten und Wildgänsen mit einzelnen 
Ausnahmen niedrige Nachweisraten festgestellt wurden, legt die 
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Vermutung nahe, dass die Tiere bei hohem Infektionsdruck 
empfänglich sind, jedoch nicht als primäre Infektionsquelle 
beziehungsweise Reservoir fungieren. Auch wenn an manchen 
Literaturstellen die Bedeutung von Nutz-, Heim-, und Wildgeflügel als 
sehr hoch eingeschätzt wird (Dedié et al. 1993), stützt der 
Salmonellennachweis bei nur einem Tier in dieser Studie zumindest in 
Bezug auf wildlebendes Wassergeflügel die These, dass jagdbaren 
Wildvögeln eine eher untergeordnete Bedeutung zukommt (Becker et 
al. 1992) . 
4.3.1.2. Campylobacter sp. 
Der Nachweis von Campylobacter jejuni bei 30 von 320 (9,4%, KI95%: 
6,7 – 13,1%) erlegten Tieren stellt die höchste Nachweisrate eines 
Keims bei den auf der Jagd erlegten Tieren in diese Studie dar. Die 
Nachweisquote bei Enten betrug 11,9%, bei Gänsen 10,3% und bei 
Schwänen 9,1%. Diese Ergebnisse stimmen mit der Nachweisrate der 
einzigen anderen veröffentlichten Untersuchung zum Vorkommen 
von Campylobacter sp. bei Wildwassergeflügel in Bayern überein. 
Hierbei wurden 222 Kotproben von Graugänsen mittels Anreicherung, 
Anzucht auf Selektivnährböden und MALDI-TOF auf das 
Vorhandensein von Campylobacter sp. untersucht, wobei in 10,8% der 
Fälle Campylobacter jejuni nachgewiesen wurde.  
Im internationalen Vergleich von Studien bei Wildvögeln liegen die in 
dieser Studie ermittelten Zahlen im unteren bis mittleren Bereich der 
zwischen 0 und 50,7% variierenden Werte. Durch die sich 
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unterscheidenden Untersuchungsmethoden wird ein direkter 
Vergleich erschwert.  
Sehr niedrige und damit geringere Nachweisraten als bei der 
vorgelegten Untersuchung wurden bei Studien in Norwegen, 
Schweden und England ermittelt (Feare et al. 1999; Lillehaug et al. 
2005; Waldenström et al. 2002; Hughes et al. 2009). So konnte in 
Norwegen bei der Untersuchung von 119 frischen Kotproben von 
Graugänsen sowie Kloakentupfern von 100 erlegten Graugänsen in 
keinem Fall Campylobacter sp. nachgewiesen werden. Das 
Untersuchungsmaterial wurde auf Selektivnährböden angezüchtet. 
Zusätzlich wurden in der Studie Proben von fünf eingefangenen Enten 
untersucht. Hierbei konnte in einem Fall Campylobacter jejuni ssp. 
jejuni nachgewiesen werden. Aufgrund der sehr geringen Zahl von 
fünf untersuchten Tieren ist die Aussagekraft dieser Zahlen jedoch in 
Frage zu stellen (Lillehaug et al. 2005). Bei der Untersuchung von 
1.794 Zugvögeln in Schweden wurde bei 5,0% der Tiere 
Campylobacter jejuni nachgewiesen. Campylobacter coli und 
Campylobacter lari wurden bei jeweils 5,6% der Tiere festgestellt. 
Unter den einbezogenen Zugvögeln waren lediglich elf Enten; es 
konnte bei diesen Tieren kein Keimnachweis von Campylobacter sp. 
erbracht werden. Die Kloakentupfer und Kotproben der untersuchten 
Tiere wurden ebenfalls mittels Anzucht auf Selektivnährböden 
untersucht, zusätzlich kamen Gramfärbung, biochemische 
Untersuchung sowie verschiedene PCR Untersuchungen zum Einsatz. 
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Die Aussagekraft dieser Studie ist in Bezug auf die untersuchten Enten 
aufgrund der geringen Probenzahl begrenzt. Jedoch wird eine geringe 
Belastung von Zugvögeln anhand einer sehr großen Probenzahl 
verdeutlicht (Waldenström et al. 2002). Die Kotprobenanalyse von 
2084 Wildvögeln in England erbrachte den Nachweis von 
Campylobacter sp. bei 30 Tieren (1,4%). Bei 13 Tieren konnte 
Campylobacter jejuni, bei 3 Tieren Campylobacter coli identifiziert 
werden. Unter Anderem kamen Proben von 43 Pfeifenten und 30 
Höckerschwänen zur Untersuchung. Bei einem Schwan (3,3%) wurde 
Campylobacter coli und bei einer Pfeifente (2,3%) Campylobacter lari 
festgestellt. Neben den Befunden an Wildwassergeflügel, die hier zu 
Vergleichszwecken separat betrachtet werden, wurde auch in dieser 
Studie anhand einer großen Tierzahl eine geringe Ausscheidung von 
Campylobacter sp. durch Wildvögel erwiesen. Neben der üblichen 
Anzucht auf Selektivmedien wurden auch verschiedene PCR Verfahren 
eingesetzt. Unter anderem wurden in diese und anderen Studien PCRs 
zur Multi-Lokus-Sequenz-Typisierung (MLST) eingesetzt. Diese 
Analysemethode wird zur Unterscheidung verschiedener Stämme von 
Keimen eingesetzt und dient in diesem Fall der Eintragsquellenanalyse 
beziehungsweise der Aufklärung der Epidemiologie und von 
Infektionswegen. Da in dieser Arbeit keine MLST PCRs durchgeführt 
wurden, werden die Schlussfolgerungen, die aus solchen Analysen in 
anderen Arbeiten gezogen wurden, separat dargestellt (Hughes et al. 
2009).  Bei einer weiteren Studie in England konnte bei der 
Untersuchung von 600 frischen Kotproben von wildlebendem 
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Wassergeflügel aus Parkanlagen in keinem Fall Campylobacter sp. 
nachgewiesen werden. Untersucht wurden hauptsächlich Proben von 
Kanadagänsen, aber auch 158 Proben anderer Wasservögel 
(Stockenten,  Blässhühner, Moorhühner, Höckerschwan, Graugans, 
Streifengans, Mandarinente, Moschusente, verwilderte Hausenten 
und -gänse). Das untersuchte Material wurde nach Voranreicherung 
einer Anzucht auf Selektivnährböden unterzogen und eine 
Identifikation durch Schnellbestimmungssysteme (API) angeschlossen 
(Feare et al. 1999).  
Neben der bereits genannten Studie von Jaworek (2012) wurden auch 
bei Studien in den USA, Finnland, Schweden und Südkorea (Kwon et 
al. 2017; Keller und Shriver 2014; Rutledge et al. 2013; Llarena et al. 
2015; Wahlström et al. 2003) ähnliche Ergebnisse wie bei der 
vorliegenden Studie ermittelt. Neben Möwen und Schnepfenvögeln 
wurden in den USA 111 Schneegänse und 274 Kanadagänse  mittels 
Kot- und Kloakentupferproben untersucht. Das Material wurde auf 
Selektivnährböden angezüchtet und im Anschluss wurden PCR 
Untersuchungen durchgeführt. Bei insgesamt 50 Gänsen und somit 
13% konnte Wachstum von Campylobacter sp. nachgewiesen werden. 
Bei Schneegänsen wurde die tierartlich höchste Prävalenz innerhalb 
der Studie für Campylobacter coli in Höhe von 6,3% festgestellt. 
Campylobacter jejuni wurde bei 17% der Schneegänse und 4,7% der 
Kanadagänse festgestellt (Keller und Shriver 2014). Bei einer weiteren 
Studie in den Vereinigten Staaten wurden 318 Kotproben von 
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dauerhaft in urbanen Gebieten lebenden Kanadagänsen  durch 
Anzucht auf Selektivnährböden untersucht. Im Anschluss wurden 
Resistenztests, PCRs, Pulsed-Field-Gel-Elektrophorese und MLST PCRs 
durchgeführt. Dabei konnten Prävalenzen von 5% für 2008 und 16% 
(16/100) für 2009 ermittelt werden. Insgesamt wurde der Keim bei 26 
von 318 untersuchten Gänsen nachgewiesen (8,2%). Es handelte sich 
ausschließlich um C. jejuni Isolate (Rutledge et al. 2013). In Südkorea 
wurden Kotproben von 2.164 Wildvögeln nach Voranreicherung auf 
Selektivmedien angezüchtet, die Befunde mittels biochemischer 
Methoden bestätigt sowie durch PCR Methoden differenziert. Hierbei 
konnte sowohl bei allen untersuchten Tieren (n = 2.164) als auch bei 
den einbezogenen Entenvögeln (n = 1.642) bei 15,3% der Tiere 
Campylobacter nachgewiesen werden. Besonders hohe tierartliche 
Nachweisraten ergaben sich bei Pfeifenten (Anas penelope, 64 von 88) 
und Sichelenten (Anas falcata, 2 von 4) mit 52,2% beziehungsweise 
50%. Innerhalb der 213 Campylobacter sp. Isolate dominierte C. jejuni 
mit 79,3% (169/213), gefolgt von C. coli (9,3%, 20/213), einem 
Nachweis von C. lari (0,4%) sowie 10,7% anderer Campylobacter sp. 
(Kwon et al. 2017). Bei der Kotprobenanalyse von Weißwangengänsen 
in Parks im Großraum Helsinki wurde eine Campylobacter jejuni - 
Prävalenz von 16,9% festgestellt. Das Untersuchungsmaterial wurde 
angereichert, auf Selektivnährböden angezüchtet, einer Gram-
Färbung unterzogen und im Anschluss mittels PCR bestätigt. Darüber 
hinaus wurden PCR Verfahren zur MLST Analyse sowie Bayesian 
analysis of population structure (BAPS), Resistenztests und 
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Genomsequenzierungen durchgeführt. Für 2011 betrug die Prävalenz 
11,5%, für 2012 23,1% (Llarena et al. 2015). Bei der Kotuntersuchung 
von verschiedenen erlegten Wildtieren (n =791) auf das Vorkommen 
verschiedener Keime kamen auch Kanadagänse und Möwen zur 
Untersuchung. Die Untersuchung auf thermophile Campylobacter 
Arten erfolgte nach Anzucht auf Selektivmedien und PCR. Bei 22% der 
Möwen sowie 15% der untersuchten Kanadagänse konnte 
Campylobacter sp. nachgewiesen werden, wobei die 200 
untersuchten Proben von Gänsen gepoolt untersucht wurden. Die 
Poolgrößen wurden hierbei nicht angegeben (Wahlström et al. 2003). 
 
Bei einer weiteren Studie aus den USA aus dem Jahr 1980, einer 
Studie aus Österreich sowie bei zwei aktuelleren Untersuchungen aus 
Neuseeland wurden höhere Nachweisraten bei Enten erbracht 
(Mohan 2015; Mohan et al. 2013; Luechtefeld et al. 1980). Bei der 
Analyse von Cäcuminhalt von 445 Enten verschiedener Arten wurde 
eine Befallsrate von 34,6% ermittelt. Dabei wurde das Material auf 
Selektivmedien angezüchtet, einer Gramfärbung unterzogen und 
biochemisch sowie mittels Dunkelfeldmikroskopie differenziert 
(Luechtefeld et al. 1980). Ebenfalls durch Anzucht auf 
Selektivnährböden konnten bei 18 von 87 (20,7%) mittels 
Tupferproben untersuchten Enten Campylobacter spp. 
nachgewiesenen werden, die genauen Erregerarten wurden hier nicht 
angegeben (Deutz et al. 1999). In Neuseeland wurden 2013 und 2015 
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Untersuchungen an Kotproben verschiedener Wildvögel 
vorgenommen. 2013 wurden Kotproben von 720 Stockenten und 716 
Staren untersucht. Die verwendeten Methoden waren Anzucht auf 
Selektivnährboden, biochemische Differenzierung sowie PCR und 
MLST Verfahren. Bei dieser Studie wurde eine Prävalenz von 30% für 
Campylobacter bei Wildenten sowie 46% bei Staren festgestellt, die 
Prävalenz von Campylobacter jejuni lag für Enten bei 23% und für 
Staren bei 21% (Mohan et al. 2013). Bei einer weiteren Studie aus 
Neuseeland wurden Kotproben von  1.768 Wildvögeln aus städtischen 
Lebensräumen sowie 580 Haustiere auf das Vorkommen von 
Campylobacter jejuni untersucht. Auch hier kamen Anzucht auf 
Selektivnährböden, biochemische Methoden zur Differenzierung 
sowie PCR Verfahren zur Bestätigung zum Einsatz. Es ergaben sich für 
die verschiedenen einbezogenen Tierarten folgende Prävalenzen: 
Enten (n = 906): Campylobacter sp: 29%, Campylobacter jejuni: 20%, 
Gänse (n = 23) Campylobacter sp.: 9%, Campylobacter jejuni 9%, 
Schwäne (n = 2) Campylobacter sp.: 50%, Campylobacter jejuni: 0%. 
Die höchste Campylobacter sp. Prävalenz wurde auch hier bei Staren 
ermittelt. Sie betrug 41%, für Campylobacter jejuni lag sie bei 18% 
(Mohan 2015). In England wurde bei Wildgänsen ebenfalls eine 
deutlich höhere Nachweisrate als in dieser Studie festgestellt. Die 
untersuchten Kotproben wurden nach Voranreicherung auf 
Selektivnährböden angezüchtet, biochemisch und kulturell 
differenziert sowie mittels Real Time PCR analysiert. Auch hier wurden 
zusätzlich MLST Analysen durchgeführt. Untersucht wurden in der 
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Studie 331 Kotproben von Wildgänsen, hauptsächlich Kanada- und 
Graugänse (Branta canadensis, Anser anser), 954 Kotproben von 
Staren, Kloakentupfer von Tieren aus 63 Hühnerherden sowie 84 
Kotproben von Lämmern. Bei den 331 untersuchten Kotproben von 
Gänsen ergab sich eine Prävalenz von 50,2% für Campylobacter jejuni 
und 0,3% für Campylobacter coli. Die Campylobacter sp. Prävalenzen 
betrugen bei Hühnern 90,4%, für Staren 36,8%. Bei Lämmern konnte 
nur Campylobacter jejuni mit einer Prävalenz von 4,8% nachgewiesen 
werden (Colles et al. 2008).  
Auch bei der Untersuchung von anderen Wildvögeln als Enten, 
Gänsen und Schwänen ergab sich meist eine höhere Nachweisrate 
von Campylobacter sp. So zum Beispiel bei der Untersuchung von 400 
Kloakentupfern von Stadttauben in Barcelona mit einer Nachweisrate 
von 26,2% (Casanovas et al. 1995) oder bei der Untersuchung von 
Wildvögeln in Dänemark. Hier wurde bei 61,8% der untersuchten 
Drosseln und 21,3% der Sperlinge der Keim nachgewiesen werden 
(Hald et al. 2016). Ebenso verhielt es sich bei in Norwegen beprobten 
Krähen, Möwen und Tauben, bei denen die Nachweisrate von 
Campylobacter jejuni bei 28,4% lag (Kapperud und Rosef 1983).  
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4.3.1.2.1. MLST Analysen 
 
Bei einigen der oben genannten Arbeiten sowie zwei weiteren 
Untersuchungen wurden MLST-Analysen durchgeführt, deren 
Ergebnisse hier als Übersicht dargestellt werden. Bei dieser Methode 
werden sogenannte Haushaltsgene analysiert, anhand derer die 
Campylobacter Isolate verschiedenen Linien zugeordnet werden. 
Diese Linien werden in einer zentralen Datenbank gespeichert und 
durch es kann anhand der gemeldeten Daten festgestellt werden, ob 
eine Linie lediglich bei bestimmten Tierarten vorkommt, nur beim 
Menschen bekannt ist oder eine geringe Wirtsspezifität besitzt. 
In Schottland wurden 3.451 Isolate von menschlichen 
Erkrankungsfällen mittels MLST einer Eintragsquellenanalyse 
unterzogen. Dabei konnten 46% der Fälle auf Geflügel zurückgeführt 
werden, 31% auf Wiederkäuer und 1,9% auf Wildvögel (Bessell et al. 
2012). In England wurde eine Forschungsarbeit mit Daten aus zehn 
Studien durchgeführt. Es kamen Stuhlproben von 1.549 erkrankten 
Menschen sowie 1.145 Proben von Tieren und aus der Umwelt zur 
Untersuchung. Dabei wurden 97% der Fälle auf Mast und 
Geflügelhaltung und 3% auf Wildvögel beziehungsweise 
umweltbedingten Eintrag zurückgeführt (Wilson et al. 2008). Bei der 
Untersuchung von 5.628 in England beim Menschen isolierten Keimen 
konnten 2,1 – 3,5% auf Wildvögel zurückgeführt werden. Diese 
prozentual geringe Nachweisrate bedeutet in absoluten Zahlen, dass 
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circa 10.000 Fälle pro Jahr in England durch Wildvögel verursacht 
wird. Diese Schätzung basiert auf einer Annahme von 2,1% 
Wildvogelanteil (Cody et al. 2015).  
Diese Ergebnisse spiegeln sich auch in der vergleichenden 
Untersuchung von Campylobacter-Stämmen bei Wildenten und 
domestizierten Enten von Colles et al. (2011) wieder. Bei 92,4% der 
Isolate von domestizierten Enten handelte es sich um Linien, die beim 
Menschen vorkommen, bei den untersuchten Wildenten konnte 
lediglich ein solcher Keim nachgewiesen werden. Die Autoren folgern 
daraus, dass durch Tierhaltung und intensive Landwirtschaft 
möglicherweise ein Reservoir für humanpathogene Keimlinien 
geschaffen wird.  
Griekspoor et al. (2013) kommen zu ähnlichen Schlussfolgerungen bei 
der Untersuchung von 928 Wildvogel- und 1.366 Isolaten von 
domestizierten Tieren aus Europa und Australien. Dabei konnte 
festgestellt werden, dass phylogenetisch unterschiedliche Wildvögel 
jeweils unterschiedliche Campylobacter-Linien beherbergen, die sich 
auch von humanen Isolaten und von den Isolaten von domestizierten 
Tieren unterschieden. Bei phylogenetisch nicht ähnlichen 
domestizierten Tieren hingegen war die Unterschiedlichkeit der 
Isolate geringer. Basierend auf diesen Ergebnissens stellen die 
Autoren die These auf, dass domestizierte Tiere eine neue Nische für 
Campylobacter darstellt und dass durch diese Nische auch die 
Evolution der Keime vorangetrieben wird. Die Isolate aus 
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menschlichen Erkrankungen wurden hauptsächlich auf Keime aus 
dieser Nische zurückgeführt. Auch in England wurden vergleichbare 
Schlüsse gezogen. Es wurden Isolate von Wildvögeln, domestizierten 
Tieren und abiotischen Quellen verglichen. Dabei konnte ebenfalls 
eine Assoziation von unterschiedlichen Campylobacter-Stämmen mit 
jeweils verschiedenen Wildvögeln festgestellt werden. Bei den 
domestizierten Tieren jedoch wurden die gleichen Stämme bei 
unterschiedlichen Tieren nachgewiesen. Die ursprüngliche 
Wirtszuordnung dieser Keime war nicht möglich. Bemerkenswert ist, 
dass der gleiche Keim bei phylogenetisch weit voneinander entfernten 
Tieren nachgewiesen wurde. Die Autoren der Studie schildern als 
mögliches Szenario, dass die Wirtsspezifität phylogenetisch 
unterschiedlicher Erreger von ökologischen Faktoren abhängt. Diese 
Faktoren seien bei domestizierten Tieren anders und dadurch könnten 
phylogenetisch unterschiedliche Wirtstiere nah verwandte Keime 
beherbergen (Sheppard et al. 2011). Eine interessanten Aspekt folgert 
Hughes et al. (2009) nach der Untersuchung von 36 Wildvogelisolaten. 
Dabei konnten sowohl wildvogelspezifische als auch 
nutztierspezifische Linien nachgewiesen werden. Aus der Tatsache, 
dass kein Nachweis von wildvogelspezifischen Isolaten bei Nutztieren 
bekannt ist, folgern die Autoren, dass der Hauptinfektionsweg 
zwischen den untersuchten Tieren von Nutztieren zu Wildvögeln hin 
verläuft.  
Auch bei Untersuchungen in England und Finnland konnte eine hohe 
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Wirtspezifität der nachgewiesenen Keime festgestellt werden. 
Lediglich in Einzelfällen wurden Linien nachgewiesen, die auch beim 
Menschen vorkommen. Die Autoren folgerten eine geringe Bedeutung 
von Wildvögeln für die menschliche Gesundheit (Colles et al. 2008; 
Llarena et al. 2015). In den USA wurde in zwei Studien an Wildvögeln 
jeweils einem Fall ein Isolat gefunden, dass auch beim Menschen 
vorkommt. Die Autoren weisen darauf hin, dass der Infektionsweg 
vom Wildvogel auf den Menschen in beide Richtungen verlaufen kann. 
Der Nachweis eines humanpathogenen Keims bei einem Wildvogel 
könne auch durch eine Infektion des Tieres durch das Ausbringen 
unbearbeiteter Gülle verursacht werden (Keller und Shriver 2014; 
Rutledge et al. 2013). In Neuseeland wurden humane Isolate mit 
Wildvogelisolaten verglichen. Aus den Ergebnissen ergab sich, dass 
durch das Vorhandensein von Wildvogelkot auf Kinderspielplätzen 
eventuell die Campylobacter Erkrankungen von Vorschulkindern zu 
erklären sei (French et al. 2009). Der Nachweis einer Beteiligung von 
Wildvögeln an einem Campylobacter Ausbruch gelang in den USA. 
Dort konnte erwiesen werden, dass es bei Menschen durch den 
Verzehr von rohen Erbsen, die zuvor durch Kanadakraniche 
kontaminiert wurden, zur Erkrankung kam (Kwan et al. 2014).  
Betrachtet man die Ergebnisse dieser Studie sowie die Erkenntnisse 
der letzten Jahre, birgt Campylobacter spp. von den drei untersuchten 
Keimen das größte Risiko für die menschliche Gesundheit. 
Zweifelsohne können Wildvögel Campylobacter sp. beherbergen und 
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diese Keime auch ausscheiden. Es hängt jedoch vermutlich von 
mehreren Faktoren ab, ob es beim Menschen in der Folge auch zur 
Erkrankung kommt. Neben der Keimzahl spielen wahrscheinlich auch 
Wirtsspezifität, Immunitätslage und Umweltfaktoren eine Rolle. Durch 
die hier durchgeführten Untersuchungen können Wildvögel als 
Erregerreservoir für die Infektion von Geflügelbeständen, 
Trinkwasserquellen und landwirtschaftlich erzeugten Agrarprodukten 
sowie für die Kontamination von Grünflächen nicht ausgeschlossen 
werden. Jedoch legt der aktuelle Forschungsstand als Grundursache 
eher eine Evolution der Erregersequenztypen nahe, die in der 
intensiven Nutztierhaltung wurzelt und sich sekundär auf Wildvögel 
auswirkt. Weitere Untersuchungen mittels MLST und 
Gensequenzierungen sowie der Vergleich von Campylobacter-Isolaten 
von Wildvögeln, Nutztieren und Menschen würden weitere Einblicke 
in die Infektketten eröffnen.  
 
4.3.1.3. Chlamydia sp. 
Die in dieser Studie ermittelte Befallsrate von 1,3% ( n= 320, KI95%: 
0,5 - 3,25%) unter den erlegten Tieren  steht im Einklang mit den 
Ergebnissen einiger anderer Forschungsarbeiten (Blomqvist et al. 
2012; Krawiec et al. 2015; Madani und Peighambari 2013; Zweifel et 
al. 2009; Bönner et al. 2004).  
Bei zwei Ausbrüchen von Chlamydia psittaci beim Menschen ist ein 
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Zusammenhang mit Wildvögeln nachgewiesen worden (Rehn et al. 
2013; Telfer et al. 2005). Nach der Erkrankung von 25 Menschen 
innerhalb von vier Monaten in Schweden wurde eine Fall-Kontroll-
Studie initiiert. Nach dem PCR Nachweis von Chlamydia psittaci 
konnte eine statistische Korrelation zwischen Wildvogelexposition und 
der Erkrankung an Psittakose hergestellt werden (Rehn et al. 2013). In 
Australien erkrankten 59 Personen an Chlamydiose und durch eine 
Fall-Kontroll-Studie konnte auch hier ein Zusammenhang mit 
Wildvögeln hergestellt werden. Das Blut von betroffenen Menschen 
wurde durch Antigen- und Antikörperuntersuchungen analysiert. Als 
Risikofaktoren wurden außer Wildvogelkontakt der Wohnsitz und das 
Alter der betroffenen Menschen sowie Rasenmähen ohne 
Grasfangeinrichtung identifiziert (Telfer et al. 2005). Auch auf den 
Färöer Inseln kam es zwischen 1930 und 1938 zu vermehrten 
Chlamydiose-Fällen. Durch experimentelle Arbeit wurden der Fang 
und die Zubereitung juveniler Eissturmvögel als Infektionsursache 
identifiziert. Eine aktuelle Untersuchung stellte mittels PCR und 
Gensequenzierung eine Prävalenz von 10% unter 431 untersuchten 
Jungvögeln fest. Die Ergebnisse der Genanalysen führten zu der 
Theorie, dass die Eissturmvögel sich damals bei toten, infizierten, 
sowie über Bord geworfenen Papageien angesteckt haben könnten. 
Aufgrund der Tatsache, dass jährlich bis zu 100.000 juvenile Tiere 
zubereitet werden und es nicht regelmäßig zu Ausbrüchen oder 
Erkrankungen kommt, folgern die Autoren eine sehr niedrige 
Gefährdung für die menschliche Gesundheit (Herrmann et al. 2006). 
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In Frankreich wurden Entenbestände untersucht, nachdem bei fünf 
Menschen, die mit diesen Betrieben in Verbindung standen, schwere 
Erkrankungen auftraten. Während die serologischen Untersuchungen 
keine Erkenntnisse erbrachten, konnte durch Sequenzierung des 
ompA Gens nachgewiesen werden, dass es sich bei Menschen und 
Enten um das gleiche Isolat handelte (Laroucau et al. 2009).  
Bei einer Studie im Iran wurden 253 Vögel aus 27 Spezies untersucht. 
Es kamen lediglich acht Proben von Wassergeflügel zur Untersuchung, 
die mittels Real Time PCR und Gensequenzierung vorgenommen 
wurde. Bei diesen Tieren konnten keine Chlamydiennachweise 
erbracht werden, jedoch ist die Aussagekraft der Studie in Bezug auf 
Wassergeflügel aufgrund der geringen Probenzahl eingeschränkt 
(Madani und Peighambari 2013). In Deutschland wurden 289 
Grauganseier auf das Vorkommen von Chlamydien sowie Chlamydien 
Antigene mittels PCR untersucht. Weder Keimstrukturen noch 
Antigene konnten festgestellt werden (Bönner et al. 2004). Bei der 
Untersuchung von 497 Zugvögeln aus Feuchtgebieten in Schweden 
wurden auch 349 Stockenten mittels Kloakentupfern beprobt. Es 
wurden sowohl PCR Untersuchungen als auch Gensequenzierungen 
vorgenommen. Bei 1,2% (n = 6) aller untersuchten Tiere sowie bei 
0,9% (n = 3) der untersuchten Stockenten konnte Chlamydien DNA 
festgestellt werden (Blomqvist et al. 2012). In der Schweiz wurden 442 
Wasservögel ebenfalls mittels Real Time PCR Methoden sowie 
Gensequenzierungen untersucht. Dabei konnte Chlamydien DNA bei 
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19 Tieren festgestellt werden. Die Befallsrate betrug 4,3% (Zweifel et 
al. 2009). Ebenso vergleichbar waren die Ergebnisse einer Studie in 
Polen an 894 Wildvögeln aus 35 Spezies. Die Prävalenz unter allen 
untersuchten Tieren lag bei 7,3% (n = 27), wohingegen bei wild 
lebendem Wassergeflügel die Nachweisrate bei 5,4% (n = 15) und bei 
den 120 untersuchten Stockenten bei 4,2% (n = 5) lag.  
 
Deutlich höhere Befallszahlen wurden bei Studien in Frankreich und 
Polen ermittelt (Aaziz et al. 2015; Szymanska-Czerwinska et al. 2017). 
Die Untersuchungen in Frankreich wurden an 195 erkrankten 
beziehungsweise verletzten Seevögeln durchgeführt. Bei den 
durchgeführten Real Time PCRs von Kloakentupfern wurde eine 
Befallsrate von 18,5% festgestellt. Da es sich bei den untersuchten 
Tieren jedoch um durch Verletzungen oder Erkrankungen 
vorselektierte Tiere handelte, sowie die Tatsache, dass es sich um 
Seevögel handelte, ist die Repräsentativität sowie die Vergleichbarkeit 
der untersuchten Tiere fraglich (Aaziz et al. 2015). Bei der 
Untersuchung in Polen an 894 Wildvögeln aus 16 Wildvogelfamilien 
wurden Kloaken- und Kottupfer mittels Real Time PCR und 
Gensequenzierungen analysiert. Die ermittelte Prävalenz für alle 
untersuchten Tiere betrug 14,8%, für die einbezogenen Enten 19,7%. 
Dies stellte die höchste Prävalenz unter allen untersuchten Tierarten 
dar. Auch bei dieser Untersuchung wurden neben eingefangenen 
auch vorübergehend in Rehabilitationszentrum untergebrachte Tiere 
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untersucht, wobei der Anteil der hospitalisierten Tiere nicht 
angegeben wird. Daher kann die Repräsentativität der Studie 
schwierig eingeschätzt werden (Szymanska-Czerwinska et al. 2017).  
Neben der bloßen Bestimmung von Prävalenzen bei verschiedenen 
Tierarten gewinnt die Speziesdifferenzierung und Sequenzierung der 
Chlamydien immer mehr an Bedeutung. Wie in dieser Studie finden 
sich an mehreren Stellen in der Literatur ähnliche Befunde von nicht 
näher bestimmbaren Chlamydien (Aaziz et al. 2015; Blomqvist et al. 
2012; Krawiec et al. 2015; Madani und Peighambari; Madani und 
Peighambari 2013; Zweifel et al. 2009). In solchen Fällen kann das 
humanpathogene Potenzial dieser Keime nicht eingeschätzt werden. 
So konnte auch bei den auf der Jagd erlegten Tieren dieser Studie nur 
bei einem von vier Tieren, bei welchen Chlamydien isoliert wurden, 
eine Speziesbestimmung erfolgreich durchgeführt werden. Bei drei 
Tieren war der im Referenzlabor ermittelte Ct-Wert zu hoch, was für 
eine zu geringe Menge an Chlamydien DNA in der Probe spricht. 
Dadurch war eine Speziesdifferenzierung nicht möglich. Bei den 
isolierten Chlamydien aus dem Kloakentupfer der Gans konnte eine 
99%ige Homologie zu Chlamydia abortus Genotyp G2 festgestellt 
werden. Dieser Genotyp wurde erstmalig 2012 von Blomqvist et al. bei 
Stockenten in Schweden festgestellt, 2017 wurde er in Polen von 
Szymanska-Czerwinska et al. (2017) bei Enten- und Rabenvögeln 
erstmals isoliert. Bisher wurde dieser Keim als Chlamydia psittaci 
eingestuft. Die molekulare Charakterisierung sowie phylogenetische 
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Analysen ergaben jedoch, dass das Isolat phylogenetisch näher an 
Chlamydia abortus-Stämmen liegt, die bei Säugetieren isoliert wurden 
als an Chlamydia psittaci-Stämmen von Vögeln. Daher sprachen sich 
die Autoren für eine Ausweitung der Spezies Chlamydia abortus aus, 
um neben den bisher bekannten Säugerisolaten auch Vogelisolate mit 
einzuschließen, die bisher als atypische Chlamydienstämme oder als 
Chlamydia psittaci/Chlamydia abortus Zwischenglieder bezeichnet 
wurden (Szymanska-Czerwinska et al. 2017). Das humanpathogene 
Potenzial dieses Keims kann aufgrund der erst kurz zurückliegenden 
Entdeckung nicht eingeschätzt werden. Elmberg et al. (2017) ziehen 
aus den bisherigen Erkenntnissen zu Chlamydien bei Wildgänsen den 
Schluss, dass sie die Keime zwar beherbergen können, es jedoch 
keinen Beweis dafür gibt, dass sie eine relevante Infektionsquelle für 
Wirtschaftsgeflügel, Vieh oder Menschen darstellen. In der Literatur 
werden 50-80% der menschlichen Chlamydiosefällen Ziervögeln 
zugeschrieben (Rolle und Mayr 2007; Dedié et al. 1993). In Dänemark 
wurden hierzu Untersuchungen angestellt, dabei wurden Papageien 
und Kanarienvögel vor Tauben, Hühnern und Enten als 
Hauptinfektionsquelle des Menschen identifiziert. Es geht nicht 
eindeutig aus den Artikeln hervor, dass keine Wildenten beteiligt 
waren, jedoch deuten die Schilderungen darauf hin, dass es sich 
ausschließlich um domestizierte Enten gehandelt hat (Rønne 2000). 
Ergänzend wurden auch Sektionsstatistiken von Ziervögeln aus 
Deutschland und der Schweiz (Mommer 2002; Albicker-Rippinger und 
Hoop 1999) bei einem Heimtiersymposium betrachtet. Bei 4,3–5,2% 
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der untersuchten Ziervögel konnten Chlamydien festgestellt werden 
(Kaleta et al. 2002). Jedoch ist anzumerken, dass bei den in 
Deutschland durchgeführten Untersuchungen STAMP Färbung und 
Immunfluoreszenz eingesetzt wurden. Aus den Material- und 
Methoden Angaben wird nicht klar, ob die verwendeten Testkits sich 
nach der im Jahr 2000 von Everett eingeführten Taxonomie richteten. 
Es muss davon ausgegangen werden, dass es sich bei den 
nachgewiesenen Erregern nicht nur um Chlamydia psittaci, sondern 
auch um Chlamydia abortus, caviae oder felis gehandelt haben 
könnte. Diese zählten zuvor gemeinsam zu Chlamydia psittaci. Da bei 
der Arbeit aus der Schweiz keine Angaben zu den 
Untersuchungsmethoden gemacht wurden, ist auch hier von einem 
Nachweis von Chlamydia psittaci „im weiteren Sinn“ auszugehen.  
Das Robert Koch Institut geht davon aus, dass die Verhältnisse in 
Dänemark auch in Deutschland zutreffen und somit Psittaciden auch 
hier die Hauptüberträger auf den Menschen sind (Robert Koch Institut 
2007).  
Zusammenfassend legt die niedrige Nachweisrate von Chlamydien bei 
wildlebendem Wassergeflügel in Bayern ein sehr niedriges 
Infektionsrisiko nahe. Dies spiegelt sich auch in lediglich 2 Fällen von 
Chlamydiose beim Menschen der letzten Jahre wieder, die 
möglicherweise auf einen vorangegangenen Wildvogelkontakt 
zurückgeführt wurden (Robert Koch Institut 2016a, 2017). Auch hier 
würden weitere MLST-Analysen sowie Gensequenzierungen, wie sie 
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von Szymanska-Czerwinska et al. (2017) durchgeführt wurden, im 
Vergleich mit humanen Isolaten weitere wichtige Erkenntnisse liefern. 
4.3.2. Kliniktiere 
Bei den Wildvögeln, die als Patienten in eine Tierklinik eingeliefert 
wurden, lag die Nachweisrate von Campylobacter jejuni mit 6,3% in 
einer ähnlichen Höhe wie für Tiere, die auf der Jagd erlegt wurden. 
Für Chlamydia sp. hingegen konnte eine signifikant höhere 
Nachweisrate bei Kliniktieren (14,3%, KI 95%: 3,9 - 22,1%) im 
Vergleich zu den auf der Jagd erlegten Tieren (1,7%, KI 95%: 0,4 - 
2,6%) festgestellt werden. Salmonellen und Campylobacter coli 
wurden bei den Wildvogelpatienten nicht nachgewiesen.  
Die Tiere wurden aufgrund von Verletzungen oder Erkrankungen 
eingeliefert. Die signifikant höhere Nachweisrate (14,3%) von 
Chlamydien sind vergleichbar mit den Befunden von Aaziz et al. 
(2015), jedoch handelte es sich dabei um Untersuchungen von 
Meeresvögeln, die in ein Wildtierrettungszentrum eingeliefert 
wurden. Zu Meeresvögeln gehören weitaus mehr Spezies als zu den in 
Bayern vorkommenden Wasservögeln, daher sind die Zahlen nur 
eingeschränkt vergleichbar. Hier betrug die Nachweisrate 18,5%. In 
der Studie wurden jedoch keine Proben von wild lebenden, nicht 
hospitalisierten Tieren entnommen. Daher ist ein direkter Vergleich 
der Ergebnisse nicht möglich. Die Nachweise in ähnlicher Höhe 
könnten jedoch in verschiedener Art als Hinweise interpretiert 
werden. Ein mögliches Szenario ist, dass Tiere, die durch Chlamydien 
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erkranken, einem höheren Risiko ausgesetzt sind, durch Raubtiere 
oder Traumata Verletzungen zu erleiden, da ihre Fluchtmöglichkeit 
durch die Symptome der Erkrankung eingeschränkt ist. Diese 
Überlegung verdeutlicht die Bedeutung des Grundsatzes, dass 
Wildtiere, die aus anderen Gründen als einer Erlegung zu Tode 
gekommen sind, grundsätzlich nicht als Lebensmittel geeignet sind. 
Das Inverkehrbringen von nicht erlegtem Wild stellt eine Straftat nach 
§23 Abs. 1 Nr. 9 der Tierischen Lebensmittel-Hygieneverordnung dar. 
Andererseits ist auch denkbar, dass verletzte Wildvögel durch 
Beutegreifer wie beispielsweise Katzen erst mit Chlamydien infiziert 
werden beziehungsweise durch eine primäre Verletzung oder 
Traumata anfälliger für Infektionen sind. Der Nachweis von 
Chlamydien und Salmonellen bei einer auf der Jagd erlegten Ente in 
dieser Studie würde sich in dieses Szenario einfügen. Das tatsächliche 
Geschehen wird sich nicht mehr mit Sicherheit aufklären lassen. Auf 
jeden Fall sollten aufgefundene Tiere – egal ob noch lebend oder 
bereits verstorben – unter Beachtung von Hygienemaßnahmen 
verbracht werden. Für die Einlieferung in eine Tierklinik oder das 
Verbringen in die Tierkörperverwertung oder Konfiskat-Tonne 
empfiehlt sich aufgrund der erhöhten Nachweisrate von Chlamydien 
die Verwendung von Einmalhandschuhen. Dies gilt sowohl für Jäger 
und andere Personen, die verletzte Vögel auffinden, als auch für 
Mitarbeiter der häufig hinzugezogenen Feuerwehr und Tierrettung 
sowie behandelnde Tierärzte und Klinikangestellte.  
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Die Ergebnisse dieser Studie entsprechen zum Teil einer Risikoanalyse 
aus England, laut der der Umgang mit beziehungsweise der Verzehr 
von Federwild sowie speziell von Wildenten eine geringe bis nicht zu 
vernachlässigende Infektionsgefahr mit Salmonella sp., Campylobacter 
sp., und Chlamydia sp. birgt (Coburn et al. 2005). Belastbare Zahlen 
von Erkrankungen des Menschen durch Wasserwild sind in der 
Literatur nicht existent. Im Sinne des Verbraucherschutzes soll diese 
Studie einen ersten Einblick in die Belastung des heimischen 
Wasserwilds mit humanpathogenen Keimen liefern. Für die 
Feststellung der tatsächlichen Belastung der gesamten, zumindest 
zeitweise in Bayern heimischen Wasserwildpopulation sind Studien 
mit einer größeren Stichprobenzahl für jede die vorkommenden 
Spezies nötig. Die Nachweise von humanpathogenen Keimen in 
bayerischem Wassergeflügel rechtfertigen jedoch 
Präventionsmaßnahmen wie die sorgfältige Organbeurteilung beim 
Auswerfen (Ausweiden) sowie die Einhaltung küchenhygienischer 
Standards. Zumindest aus nicht durchgegarten Speisen, Rohprodukten 
und aus möglichen Kreuzkontaminationen in der Küche resultiert ein 
nicht zu vernachlässigendes Risiko. Dies gilt insbesondere für die 
Gruppe der sogenannten YOPI (young, old, pregnant, 
immunodeficient). Dabei handelt es sich um Menschen, die durch 
verminderte Abwehrkräfte einem höheren Infektionsrisiko ausgesetzt 
sind.  
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5. ZUSAMMENFASSUNG 
Ziel der Studie war es, einen Einblick in die bakterielle Belastung von 
Wasserwild in Bayern zu erlangen. Mithilfe von 
Salmonellenanreicherung sowie Real-time PCR wurden Kloakentupfer- 
sowie Organproben von 320 erlegten sowie 32 hospitalisierten 
Wildwassservögeln auf lebensmittelrelevante Keime hin untersucht. 
Die festgestellten Nachweisraten dieser Studie legen eine 
geringgradige, jedoch nicht zu unterschätzende Belastung des 
wildlebenden Wasssergeflügels mit humanpathogenen Bakterien in 
Bayern nahe. Für Chlamydien und Salmonellen stellen die 
untersuchten Tiere ein mögliches Reservoir dar, die Beteiligung an 
Transport sowie der Epidemiologie der Erreger muss durch weitere 
Untersuchungen geklärt werden. Im Rahmen der Aussagekraft, die die 
Probenzahl der Studie zulässt, scheint für eine direkte Übertragung 
auf den Menschen eine geringe Gefährdungslage zu bestehen.  
Campylobacter coli konnte in keiner der Proben nachgewiesen 
werden, daher scheint es, dass von Wasserwild in Bezug auf diesen 
Keim keine Gefahrenmomente ausgehen. Campylobacter jejuni jedoch 
wurde bei 9,4% der auf der Jagd erlegten Tiere sowie bei 6,3% der 
Kliniktiere festgestellt. Es hat den Anschein, dass dieser Keim auch in 
Bayern relativ häufig bei Wassergeflügel vorkommt. Daher empfehlen 
wir präventive Maßnahmen wie das grundsätzliche Durchgaren von 
Wildgeflügel sowie die Vermeidung von Kreuzkontaminationen in der 
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6. SUMMARY 
The study was designed to get an overview of the bacterial load in 
Bavarian waterfowl. Cloacal swabs and tissue samples of 320 bagged 
and 32 hospitalized animals were tested for human-pathogenic 
bacteria, using salmonella enrichment methods and Real-time PCR 
technique. Our study revealed a low but significant bacterial load in 
Bavarian waterfowl. Our regional animals are a potential reservoir for 
Chlamydia sp. and Salmonella sp. Since Campylobacter coli was not 
found in any sample it seems that waterfowl does not represent a risk 
for transfer of this agent. Campylobacter jejuni however was detected 
in 9.6% of bagged animals and in 6.3% of animals from the clinic, 
indicating this germ is fairly common among waterfowl in Bavaria.  
Therefore preventive measures such as roasting gamebird meat well 
done and avoiding cross contamination in the kitchen are 
recommended. With respect to the limited validity of this study, given 
the small sample size, a direct transfer to humans seems very unlikely. 
Further studies are necessary to determine the role of these agents in 
transfer and epidemiology.  
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